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Abstr act: This review analyzed the main bottleneck of metagenomic technology on construction and screening of environmental library,
discussed the recent developments towards overcoming the main bottleneck. Finally, the enormous scope and potential for both fundamental
microbial ecology and biotechnological development of metagenomics was highlighted.
























(environmental DNA, eDNA)的提取, eDNA 提取方法
的精确程度将直接决定文库中微生物信息的精确
度;下游关键性技术是文库的分析与筛选技术.
111  环境 DNA的提取技术
eDNA的提取方法主要有 2种, 一种是先从环境
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采用间接提取法, 通过 Nycodenz 梯度离心, 所
回收的土壤 eDNA片段大小已能达到 400 kbp, 但至

































































. 因 此, 除 Escherichia coli 之 外, 应 用








































海域1 800种微生物基因组信息, 其中 148种为新的
微生物物种;并检测到 120万个新基因,极大程度丰






























组 ( metagenomic DNA shuffling )
[ 37]
、SSAKE ( Short
Sequence Assembly by progressive Kmer search and 3.
read Extensionprogram )
[ 38]





























31214  底物诱导基因表达 ( substrate induced gene
expression screening, SIGEX)技术的发展
SIGEX是基于功能分析的新型筛选方法. 基本






















































































表 1  宏基因组文库不同筛选方法比较























































图 1  环境宏基因组文库技术发展进程
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